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烟 夜 蛾 谷 胱 甘 肽 S- 转 移 酶 基因 的 
克隆 、 序 列 分 析 与 表达 
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(河南 农业 大 学 植物 保护 学 院 , ARM 450002) 


摘要 : 为 探 明 谷 胱 甘 肽 S- 转 移 酶 (CSTs) 在 昆虫 嗅觉 识别 中 的 作用 , 本 研究 采用 RT-PCR 和 RACE 方法 ， 从 烟 夜 蛾 
Helicoverpa assulta ( Guenée ) MEE fh ff "P og BE RB f IT GSTs 基因 的 全 长 cDNA 序列 (GenBank 登录 号 为 
EU289223) 。 将 该 基因 推导 的 氨基 酸 序列 与 其 他 物种 的 CSTs 进行 同 源 性 比 对 和 系统 发 育 分 析 , 发 现 该 蛋白 属于 
昆虫 特异 性 Epsilon 家 族 成 员 , 因此 将 该 基因 命名 为 HeCS7e7 。 同 时 从 烟 夜 蛾 基因 组 DNA 中 克隆 获得 了 该 基因 序 
列 ,发现 序列 中 含有 5 个 内 含 子 , 长 度 分 别 为 415, 513, 296, 333 和 269 bp。 利 用 半 定 量 RT-PCR 和 实时 灾 光 定量 
PCR 方法 对 HaGSTel 在 崔 、 雄 虫 不 同 组 织 的 表达 进行 了 定性 和 和 定量 分 析 , 结果 显示 , 该 基因 在 肉 、 雄 上 忠 的 头 部 
(去 掉 触 角 和 了 只 )、 触 角 、 喉 、 胸 、 足 、 志 以 及 雌 虫 的 腹部 均 有 表达 , 并 且 在 雄 虫 触角 中 的 表达 量 最 高 , HER T 
HERAA, 这 种 表达 情况 提示 其 可 能 与 触角 中 性 信息 素 及 其 他 外 源 物 质 的 分 解 有 关 。 
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transferase gene from Helicoverpa assulta ( Guenée ) ( Lepidoptera: 
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Abstract: In order to explore the function of glutathione S-transferases ( GSTs) in olfactory recognition of 
insects, the full-length cDNA of a novel glutathione S-transferase gene was cloned from the antennae of 
Helicoverpa assulta by using RT-PCR and RACE methods ( GenBank accession no. EU289223). Based 
on the sequence identity and the phylogenetic tree of the amino acids of GSTs in H. assulta and other 
species, the sequence obtained was found to belong to the Epsilon family, hence named as HaGSTel . 
Genomic structure analysis of HaGSTel revealed that HaGSTel contained five introns with the length of 
415, 513, 296, 333 and 269 bp, respectively. The qualitative and quantitative. analyses of the 
expression of HaGSTel in male and female moths were conducted using semi-quantitative RT-PCR and 
real-time PCR. The results showed that HaGSTel transcript was clearly detected in the head ( with 
antennae and proboscis removed) , antenna, proboscis, thorax, legs, and wings of both male and female 
and abdomen of the female. HaGSTel transcript was significantly more highly expressed in male antennae 
than in female antennae, suggesting that it may be involved with the decomposition of pheromones and 
other xenobiotics in the antenna. 
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昆虫 的 咒 沉 系统 主要 感知 空气 中 的 植物 挥发 性 BA AE Ee RE WMARH, 昆虫 对 
物质 、 异 性 个 体 释 放 的 性 信息 素 以 及 捕食 者 发 出 的 。” 外 界 气味 物质 的 识别 包括 对 气味 分 子 的 结合 、 接 
气味 物质 等 , AH, 嗅觉 系统 的 灵敏 性 和 特异 性 对 受 、 把 化 学 信号 转化 为 电信 号 的 信号 传导 及 信号 终 
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止 等 过 程 ， 由 多 种 蛋白 相互 作用 共同 完成 , HPA 
味 分 子 与 气味 受 体 相互 作用 后 的 信号 终止 是 信号 传 
导 过 程 中 的 关键 一 步 。 无 论 这 些 气 味 物质 是 有 害 的 
还 是 有 益 的 , 在 昆虫 体内 必定 存在 某 种 机 制 来 降解 
这 些 物 质 ， 以 避免 唱 觉 系统 受到 持续 刺激 的 伤害 
(ERES SE. 2003, 2004; Merlin et al., 2005) , 

气味 分 子 的 酶 降解 参与 嗅觉 识别 中 的 信号 终止 
(Merlin et al., 2005) ， 目 前 已 经 发 现 了 多 种 在 昆虫 
触角 中 表达 的 气味 降解 酶 (odorant degrading 
enzymes, ODEs) ， 如 谷 胱 甘 肽 S- 转 移 酶 (glutathione 
S-transferases, GSTs) ( Rogers et al., 1999) 、 细 胞 色 
Z P450 ( cytochrome P450 ) ( Maibeche-Coisne et al., 
2002). HE AA HE (aldehyde oxidases, AOXs ) 
( Pelletier et al., 2007) . EHH (esterases ) (Ishida and 
Leal, 2008) 等 ， 其 中 GSTs 是 非常 重要 的 一 类 。 
GSTs 活性 首先 在 大 鼠 中 发 现 (Booth et al., 1961), 
此 后 对 非 哺乳 劲 物 CSTs 的 研究 报道 越 来 越 多 , 其 
中 对 昆虫 CSTs 的 研究 主要 集中 在 其 对 杀 虫 剂 的 灭 
活 和 抗 性 方面 ， 随 着 人 研究 的 深入 , 发 现 昆 虫 CSTs 
在 气味 降解 中 也 起 着 重要 作用 。 如 在 烟草 天 蛾 
Manduca sexta Tg e$ rà Helicoverpa armigera 触角 中 
鉴定 出 的 触角 特异 性 的 GSTs, 可 能 具有 保护 昆虫 
嗅觉 系统 免 受 有 毒物 质 伤害 和 使 醛 类 物质 特别 是 性 
信息 素 信号 终止 的 双重 作用 (Rogers et al., 1999; 
FERS, 2003), 

烟 夜 蛾 Helicoverpa assulta 是 一 种 世界 性 害虫 ， 
主要 危害 烟草 、 羔 椒 等 经 济 作 物 。 近 年 来 本 研究 小 
组 在 烟 夜 蛾 对 气味 分 子 的 结合 、 运 输 以 及 信号 传导 
机 制 等 方面 开展 了 大 量 研 究 工 作 ， 先后 克隆 得 到 了 
普通 气味 结合 蛋白 GOBP1 和 GOBP2; 性 信息 素 结 
BFH PBP2 和 PBP3; G EH oq 亚 基 (Gaq) 及 气 
味 受 体 Or83b “5 FEA AY APS (RDAS, 2005; A 
HES, 2005; 刘晓光 等 , 2006; Qiao et al., 2008, 
2010; FASE, 2008; 李 亮 等 ,2009 ) ,并 利用 原 位 
杂交 和 人 免疫 组 化 方法 研究 了 烟 夜 蛾 Gag 和 Or83b 两 
个 基因 在 触角 内 的 表达 情况 , 发现 HassGoq EER 
figi FA P B XA Ze CEDE STUPET: RE BE Asp A 
Rare, mM HassOr83b 在 触角 上 很 多 毛 形 感 需 
细胞 中 都 有 表达 ， 因 此 我 们 认为 HassGoq 和 
HassOr83b 在 烟 夜 蛾 嗅觉 识别 中 具有 特殊 的 作用 
(Qiao et al., 2008, 2010) 。 本 研究 利用 RT-PCR 和 
RACE 方法 , 从 烟 夜 蛾 雄 虫 触角 中 克隆 获得 了 一 个 
GST 基因 的 完整 cDNA 序列 , 并 从 基因 组 DNA 中 元 
隆 得 到 了 该 基因 序列 , 在 此 基础 上 , 利用 半 定 量 


RT-PCR 和 实时 定量 PCR 技术 对 其 在 不 同 组 织 的 表 
达 情 况 进行 了 研究 , 期 望 为 进一步 研究 GST 对 气味 
物质 分 子 的 降解 机 制 及 烟 夜 峨 嗅 党 识别 中 气味 信和 号 
的 终止 机 制 提供 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 材料 
1.11 供 试 昆 虫 : 烟 夜 娥 为 河南 农业 大 学 昆虫 学 
实验 室 饲养 , 温度 为 26C , 光 周 期 16L: 8D, 晴 期 分 
雌 、 雄 分 别 饲养 。 取 烟 夜 娥 成 虫 触角 、 只 、 头 、 胸 、 
腹 、 足 、 翅 各 组 织 的 材料 , IBA RAUF RER 
冻 , 然后 置 于 -80Y 保存 备用 。 
1.1.2 主要 试剂 : 总 RNA 抽 提 试剂 (RNAiso 
Reagent) , 3'-Full RACE 试剂 盒 、S$' -Full RACE 试剂 
盒 、TadqDNA 聚合 酶 、DL2000 Marker, pMD19-T 载 
AR. FER ZH DNA 提取 试剂 盒 (Universal Genomic 
DNA Extraction Kit Ver. 3. 0)、 反 转录 试剂 盒 
( RevertAid™ First Strand cDNA Synthesis Kit) 和 
SYBR PrimeScript ”RT-PCR 试剂 盒 购 自 TaKaRa 7 
Fl; DNA BER [n ACER] EI E] JUS A RARA CAN 
有 限 公 司 , IAH Escherichia coli JM-109 由 本 实 
验 室 保存 。 
1.2 总 RNA 和 基因 组 DNA 的 提取 

按照 试剂 使 用 说 明 , 利用 RNAiso Reagent 试剂 
提取 烟 夜 蛾 成 虫 触 角 、 吧 、 头 、 胸 、 腹 、 足 、 翅 各 组 
织 的 总 RNA, 利用 基因 组 DNA 提取 试剂 盒 提 取 触 
角 中 的 基因 组 DNA; 雌 、 雄 蛾 触角 和 吧 各 取 50 对 ， 
其 余 组 织 各 取 3 ~5 对 。 
1.3 引物 的 设计 与 合成 

AR Ga ts FS HL HA Bt He We A AK AE Bombyx mori 
( GenBank & 3 “54> FI) Ay AY058242, AF133268 和 
NM001043718) GSTs 的 核 甘酸 序列 , 设计 简 并 引物 
GP1 和 GP2 用 于 PCR 扩 增 。 本 研究 所 用 引物 及 其 
用 途 见 表 1, 引物 由 上 海 生 工 生物 工程 技术 服务 有 
限 公 司 合 成 。 
1.4 RT-PCR 扩 增 烟 夜 蛾 GST 基因 片断 

根据 反 转 录 试 剂 盒 说 明 , 以 雄 虫 触角 总 RNA 
为 模板 合成 cDNA 第 一 链 , 随后 以 合成 的 cDNA 第 
一 链 为 模板 , 利用 GP1 和 GP2 引物 进行 PCR 扩 增 。 
PCR 反应 条 件 为 : 94°C 变性 3 min; 随后 40 个 循环 
的 扩 增 , 扩 增 条 件 为 94C 1 min, 60% 50 s, 72° 
1 min; 最 后 72C 10 min, 
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A1 本 实验 设计 合成 的 引物 及 其 用 途 


Table 1 Primers and their use in the experiment 


引物 名 称 引物 序列 (5 -3*) 扩 增 片段 
Primer name Primer sequence Amplified fragment 
GPI TC(G/A)CACGATTCTGAC(G/C)TA(T/C) TIGGC 烟 夜 峨 GST 基因 cDNA 片段 HassGST cDNA 
GP2 TGGGTATTTGTTC ( T/A) (C/G) GTC( G/A) (G/A) A( T/C) TTC 
G30P AGGACATCAAGAAGAGGGCAC 烟 夜 峨 GST 基因 cDNA 3'3k358 3’-end of HassGST cDNA 
G3IP TTCTTCGATTCCGCCATTCTATACACTAGGG 
G50P CCCTAGTGTATAGA ATGGCGGAATC MAI GST 基因 cDNA 5’ AH 5'-end of HassGST cDNA 
G5IP AGTGCCCTCTTCTTGATG 
GOPI ATGGGTGTGA AACTATACACATTAG 烟 夜 蛾 CST 基因 完整 ORF 以 及 从 基因 组 DNA 中 扩 增 该 基因 
COP? TCACCACTITAACACTTTTCTTAC HassGST cDNA ORF and DNA from genome 
G3DP1 ATGAAGAGTACACCATACTGC 烟 夜 蛾 GST 基因 3' 非 编码 区 3’ UTRs of HassGST cDNA 
G3DP2 GTAATTTATTTCATTCCAAC 
GSDP1 GTGATTGACGAGACCTCTTGT HACI GST 基因 5' 非 编码 区 5’ UTRs of HassGST cDNA 
G5DP2 GATTAACGTCTATCTTCTCG 
GSP1 TGACAGTCGCACGATTCTG 烟 夜 峨 GST 基因 片断 HassGST gene fragment 
GSP2 TTCAATAAGGTCCAAATGC 
NCP1 CCGCTGAAACTCCTTCGTGC 内 参 基因 ， 烟 夜 蛾 18S rRNA 基因 片断 
NCP2 TCTCCCTCCCAACACCTCAC Reference genes, 18S rRNA gene fragment 


1.5 基因 克隆 和 序列 测定 

利用 196 SERE ERA IKT Es PCR 产物 进行 
4r, 并 纯化 目的 片段 , 基因 克隆 参照 Sambrook 等 
(2002) 的 方法 进行 。 序 列 测 定 由 大 连 宝 生物 工程 
有 限 公 司 完成 。 
1.6 3'RACE 1 5'RACE 

N TRIERER GST 基因 完整 cDNA 序列 , 根 
据 上 述 获 得 的 基因 序列 , 设计 合成 基因 特异 性 引物 
G30P 和 G3IP 34515 3'RACE 试剂 盒 中 的 Outer 
Primer 和 Inner Primer 引物 配对 进行 套 式 PCR 扩 
增 ,设计 合成 基因 特异 性 引物 G50P 和 GSIP 分 别 
EH 5'RACE 试剂 念 中 的 Outer Primer 和 Inner Primer 
引物 配对 也 进行 套 式 PCR Y H%, 3'RACE 和 5’ 
RACE 反应 条 件 参 照 试剂 盒 说 明 书 进行 。3'RACE 
和 5'RACE 产物 的 电 沪 分析、 基因 克隆 和 序列 测定 
方法 同 1.5. 
1.7 烟 夜 蛾 GST 基因 完整 ORF 3 15 

根据 烟 夜 蛾 GST 基因 的 cDNA 序列 , 设计 
GOPI 和 GOP2 基因 特异 性 引物 进行 序列 验证 。 
1.8 基因 结构 分 析 

根据 上 述 获 得 的 烟 夜 蛾 GST 基因 cDNA 序列 设 
计 合 成 系列 基因 特异 性 引物 ( 表 1), 其 中 GOP 与 


GOP2 配对 ，G3DP1 与 G3DP2 配对 ，GSDP1 5 
G5DP2 配对 ， 以 烟 夜 蛾 基因 组 DNA 为 模板 , 分 别 
对 烟 夜 蛾 GST 基因 的 编码 区 、3' 非 编码 区 和 5' 非 编 
码 区 进行 PCR 扩 增 。 对 PCR 产物 进行 克隆 、 而 后 
测序 和 拼接 获得 烟 夜 蛾 GST 基因 序列 , 并 将 该 序列 
与 烟 夜 蛾 GST 基因 cDNA 序列 相 比 对 , 分 析 内 含 子 
的 分 布 和 大 小 。 
1.9 序列 分 析 

核 车 酸 序列 分 析 采 用 ChromasPro 软件 , 氨基 酸 
序列 分 析 采 用 生物 信息 学 在 线 工 具 http://www. 
expasy. org/tools/pi_tool. html ,二 级 结构 预测 采用 在 
线 工 具 http://scratch. proteomics. ics. uci. edu/, [Fl 
源 性 比较 采用 NCBI 中 的 BLAST TH, 序列 多 重 联 
配 采 用 ClustalW 和 Genedoc 软件 , 进化 树 构 建 运 用 
MAGEA. 0 软件 中 的 邻接 法 (NJ) ， 基 因 外 显 子 和 内 
含 子 的 组 成 分 析 采 用 在 线 软 件 http://pbil. univ- 
lyonl. fr/sim4. php, 
1.10 HEIR GST 基因 在 不 同 组 织 中 表达 的 定性 
分 析 

采用 半 定 量 RT-PCR 方法 检测 烟 夜 蛾 GST 基因 
在 各 组 织 部 位 的 表达 情况 ( 李 沈 等 , 2009). PURE 
触角 、 ER. KM 是 、 计 等 组 织 各 2 hg 的 总 
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基 酸 残 基 ( 图 3), 该 基因 在 GenBank 中 登录 号 为 
EU289223。 利 用 生物 信息 学 在 线 工 具 Chttp:// 
www. expasy. org/tools/pi_tool. html) 对 氨基 酸 序列 
进行 分 析 , 结果 表明 , 该 重 日 的 预测 分 子 量 为 24.8 
kD， 等 电 点 为 7.76。 二 级 结构 预测 发 现 烟 夜 蛾 
GST 与 其 他 物种 Epsilon 家 族 GSTs 结构 一 样 , Æ N- 
fig HH B-a-B-a-B-B-a 的 结构 基 序 组 成 ，C- 端 主要 有 
5 个 o 螺旋 构成 (图 4)。 序 列 同 源 性 分 析 表 明 , 在 


N- 端 有 一 个 保守 的 Ser 位 点 ,可 能 是 GSTs 的 催化 
活性 中 心 (Sheehan et al., 2001) ; 烟 夜 蛾 GST 与 其 
他 昆虫 Delta, Theta 和 Epsilon ZAHN 53 HY AER FP 
列 一 致 性 分 别 在 31% ~ 38% , 25% ~ 29% Fil 31% ~ 
82% Z lH], AB K E at Ht HA, Delta, Theta 和 
Epsilon 家 族 GSTs 各 目 聚 为 独立 的 一 文 (图 5$)。 根 
据 序列 同 源 性 和 系统 发 育 分 析 , 该 重 日 属 昆虫 特异 
性 Epsilon 家 族 CSTs, 并 将 其 命名 为 HaGSTel 。 


acagtgattgacga 14 
> 
gacctcttgtaaaatagttgcaatcagtcgttttgttgtggaattaaataataagcaaac 74 
<1 


ATGGGTGTGAAACTATACACA TTAGACGCTAGCCCCCC TGCGCGCGCCGCCATGATGGCT 134 
M G V KL Y T L D A 5 P P A R A AM M A 20 


CTTGAAATATTCAATGTTCCCTTCGAGAAGATAGACGTTAATCTTGGTGAAGGGCAACAT 194 


L E I FN V P F E K I DV NL G EG Q H 40 
><2 
TTAACACCGGAATATCTAAAAAAAAATCCTATGCACGCACTACCTGTACTAGAGGCATGGG 254 
L T P E Y L K EN PF MH A V P VL E D G 60 
2«3 


AACCTAATTCTACATGACAGTCGCACGATTCTGACGTACTTGGCCGACACCTACAGAAA A 314 
N L I L H DS R T IL T Y LAD T Y R Kk 80 


GTTGACTCATGGTACCCAAAGGACAT CAAGAAGAGGGCACTAGTT GACCAAAAACTATTC 374 


V D 5 W Y P K D I K K R AL V OD Q K L F 100 


><4 


TTCGATTCCGCCATTCTATACACTAGGGGCCGAAACATTACTTATTCCCTGATTATGGAA 434 
F DS A I L Y T RG RN I T Y 5L I ME 120 


GGAGAGAAAACAAAAGAACAGAAGCATTTGGACCTTATTGAAGAAGCATACGGTTTCATG 494 


G EK T K EQ K H L DL I EE A ¥ G F M 140 
GAAGTGT TCCTCTCTCGCACCACCTATATCGCT GCAGACCACG TGACCATCGCTGATGTG 554 





E V F L 5 R T T Y I A A DH V T TA Sen” 160 
TCAGCCT TAAGTAGCATGTCATCCATGGTGAACTTACAGAAGT CCGACGAGAACAAATAC 614 
S A LS 5 M55 HM V WN LQ KS DEN K Y 180 
CCAAAAACTGCTGCTTGGTACAAGAAAATGAAGAGTACACCATACTGCAAAAAATACAAC 674 
P K T A A W Y K K M K 5 T P Y C EK K Y N 200 
GACCACGGAGAAAAGGCTT TACT TGAACTAG TAACAAAACTCT TAAACTCGTGAt ta ta.t 734 
D H G E K A LL EL V T K L LN S +* 217 
ctcaatcgtataagttcaagttatacctgaaaacgaaatatttattatttaaataacaat 794 
tgtaagaagaaaaccgtcgctgaaaattgzgattgtaaaaaaatgttggaatgaaataaat 854 
tactaagcattttataaaaaaaaaaa 880 


图 3 烟 夜 蛾 GST 基因 cDNA 序列 和 推导 的 氨基 酸 序 列 


Fig. 3 The cDNA and deduced amino acid sequences of GST gene in Helicoverpa assulta 


0 0: 起 始 密 码 子 Start codon; * : 终止 密码 子 Stop codon; 


><: 内 含 子 插入 位 点 Sites of introns. 


2.2.2  HaGSTel 基因 结构 分 析 : 将 来 源 于 基因 组 
DNA 的 GST 基因 与 该 基因 的 cDNA 序列 进行 比 对 ， 
结果 显示 该 基因 有 5 个 内 含 子 , 其 中 编码 区 包含 4 
个 内 含 子 , 5' 端 非 编 码 区 包含 1 个 内 含 子 。5 个 内 


: polyA 加 尾 信 号 Polyadenylation signal domain; 





含 子 的 长 度 分 别 为 415, 513, 296, 333 和 269 bp, 
HES A-T Bá (62.7696 -73.61%), 起 始 密码 子 
ATG 位 于 第 2 个 外 显 子 的 开端 , 终止 密码 子 TCA 
位 于 第 6 个 外 显 子 内 (图 6)。 
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组 织 Tissues 
图 8 烟 夜 蛾 不 同 组 织 HaGSTel 基因 的 
SEIN SIGE Æ PCR 结果 分 析 
Fig. 8 Quantitative analysis of the real-time PCR products of 
HaGSTel in different tissues of adult Helicoverpa assulta 
ME ERIH FREAR ^ 9 SE BE (EUST), "Ps 
0.01, *P «0. 05, The significance analysis of HaGSTel expression 
level between male and female in the same position was conducted (t 
test), *P<0.01, *P<0.05. 1: 触角 Antenna; 2; Mi Proboscis; 3: 
Sk (AE d fü f RI) Head with antennae and proboscis removed; 4: 胸 
Thorax; 5; 腹 Abdomen; 6: JE Legs; 7; #1 Wings. 


XEXE GSTs 基因 一 般 有 1 ~2 个 内 含 子 , 主要 
分 布 在 50 ~ 100 bp 的 范围 内 (Ding et al., 2003) ; 而 
家 下 GSTs 基因 内 含 子 数目 明显 增多 , ANUS 3-4 
ABH, 27.3% 分 布 在 1 000 ~1 999 bp 的 范围 内 
(RRA, 2008), AMEX HaGSTel 基因 结构 进 
行 分 析 发 现 , 该 基因 CDS 区 有 4 个 内 含 子 , 长 度 在 
269 ~513 bp 之 间 。 不 同 昆 虫 间 同 源 基因 内 含 子 数 
量 和 长 度 的 差异 可 为 分 析 昆 虫 的 进化 提供 一 些 
证 据 。 

信号 的 终止 是 昆虫 嗅觉 识别 过 程 中 关键 的 步 
WE. 在 昆虫 触角 中 已 经 鉴定 出 多 种 ODEs, 它们 属 
于 不 同 的 家 族 。 与 ORs 和 OBPs 相 比 ，ODEs 的 特 
异性 最 差 , 这 可 能 与 气味 分 子 化 学 结构 的 多 样 性 有 
关 。 根 据 在 触角 中 表达 的 部 位 , 可 以 将 ODEs 分 为 
感 器 内 细胞 外 可 溶性 ODEs、 细 胞 内 ODEs、 膜 结合 
ODEs 和 表皮 ODEs 4 (Vogt et al., 2005; Merlin et 
al., 2007), AFRIN ODEs + 2 EE ft EA EG 
WRR UR OPE, ER TE ZS OT ITA DACH Ic 
应 , 而 表皮 ODEs 可 能 参与 清除 吸附 在 触角 表面 的 
性 信息 素 和 其 他 气味 分 子 , 以 避免 背 景气 味 的 干扰 
( Ferkovich et al., 1980; Vogt and Riddiford, 1981) , 
根据 本 研究 获得 的 HaGSTel 全 长 基因 结构 及 其 在 
雌 、 雄 虫 不 同 组 织 的 表达 量 情况 , 推测 该 基因 编码 
的 蛋白 HaGSTel 具有 降解 性 信息 素 或 其 他 外 源 气 


味 物质 的 功能 , 但 尚 需 进 一 步 做 免疫 定位 研究 , 确 
定 其 表达 的 感 锅 类 型 及 其 细胞 类 型 ， 为 分 析 
HaGSTel 在 烟 夜 蛾 嗅 党 识别 中 的 功能 提供 更 可 徘 
的 证 据 。 
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